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The GATB  library aims  to ease  the design of NGS algorithms.  It offers a panel of high‐level optimized building 
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nomic  regions and  features,  such as epigenomics marks, gene  features and data  that are associated with BED 
type files. The SeqAn library (Doring et al., 2008) is a general‐purpose library targeting standard sequence pro‐
cessing.  Advanced  data  structures  such  as  de‐Bruijn  graphs  are  not  included  in  SeqAn.  Khmer  (Crusoe  et  al., 
2014) is a library and toolkit for doing k‐mer‐based NGS dataset analysis. As with GATB, most of khmer relies on 










DSK,  (Risk  et  al.,  2013)  which  adapts  its memory  requirement  according  to  the  available  computer memory. 
Tradeoff  between  execution  time  and  memory  occupancy  can  be  set  up:  the  larger  the  computer  memory, 
shorter the computation time (reduced disk access).   
 
The  de‐Bruijn  graph  memory  footprint  is  kept  very  low  thanks  to  an  optimized  Bloom  filter  representation 
(Chikhi et al., 2012; Salikhov et al., 2013). Only vertices of  the de‐Bruijn graph are memorized.   Edges are de‐
duced by querying  the Bloom  filter.  False  positives  (due  to  the probabilistic  behavior  of  the Bloom  filter)  are 










































































erence genome. From one or  several datasets a global de‐Bruijn graph  is  constructed,  then scanned  to  locate 
specific SNP graph patterns (Uricaru et al., 2014). A coverage analysis on these particular locations can finally be 
performed to validate and assign scores to detected biological elements. Applied on a mouse dataset (2.88 Gbp, 
100 bp  Illumina reads), DiscoSnp takes 34 hours and requires 4.5 GB RAM.  In the same spirit,  the TakeABreak 
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